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1. 서문 

 

최근 몇 년 사이에 차세대염기서열분석(NGS) 기반의 유전자 검사 암환자 치료에 있어서 중요한 요소가 

되었고 2017 년 국민건강보험에 의한 급여 적용 이후 검사 횟수가 빠르게 증가하고 있다. 하지만 NGS 

기반 유전자 검사가 지속적으로 확대됨에 따라 환자가 누리는 혜택을 극대화하는 동시에 비용효과를 

고려해야 할 필요성이 대두되고 있다. 

NGS 기반 유전자 검사의 주된 목적은 치료법 선택 시 방향을 제시할 수 있는 치료 가능한 표적 

유전자를 식별하는데 있다. 하지만 NGS 기반 유전자 검사의 적용은 진단과 내성 기전의 규명을 포함하는 

것으로 확대되어 더 많은 개인 맞춤형 치료를 가능하게 하고 있다. 뿐만 아니라 상동재조합결핍 (HRD), 

고빈도-현미부수체 불안정성(MSI-H)/불일치 복구 결함(MMR-D), 높은 종양변이부담(TMB-H) 등과 같은 

바이오마커의 중요성이 커졌다. 그 결과 NGS 기반 검사는 현재 이러한 바이오마커를 분석하여 정확한 

정보에 기반한 치료 의사결정을 내리는데 폭넓게 사용되고 있다. 

NGS 기반 유전자 검사의 적용이 확대되는 가운데 해당 검사 활용의 모범사례 및 가이드라인에 관한 

전문가 합의의 필요성이 대두되고 있다. 본 권고안의 목적은 (1) 임상현장에서의 실질적인 NGS 적용을 

위한 지침을 제시하고 (2) 포괄적인 문헌 검토와 전문가들의 합의에 근거하여 암 유형별로 치료 가능한 

유전자 목록을 분류하는데 있다. 그 외에도 HRD, MSI-H/MMR-D, TMB 등의 바이오마커, 순환종양 

DNA(ctDNA) 패널 검사와 관련하여 현재까지의 증거에 기반한 전문가 의견을 제시한다.  

 

2. 방법 

 

 본 권고안은 대한종양내과학회(KSMO)와 대한항암요법연구회(KCSG) 정밀의료 네트워킹 그룹에서 발간한 

NGS 기반 유전자 검사와 분자종양위원회(MTB)에 대한 기존 가이드라인에서 다루지 못한 주요 질문에 

중점을 두고 있으며[1], KSMO 와 대한병리학회(KSP)가 공동으로 후속 임상 권고안을 마련했다. 2022 년 

3 월과 4 월, 운영위원회와 집필위원회가 재구성되었다. 이들 위원회는 KSMO 와 KCSG 및 KSP 에서 

위촉한 종양내과학자, 병리학자, 생물정보학자 등으로 구성되었다. 

두 가지 주요 이슈가 다뤄졌는데 하나는 고형암 대상 NGS 기반 유전자 검사와 관련한 적절한 권고안, 

다른 하나는 국내에 적용 가능한 유전자의 분류 수준 결정이다. 두 위원회는 먼저 설문조사를 실시하여 

주요 질문의 타당성을 평가, 전체 위원의 피드백을 통해 합의를 도출하고 주요 질문을 최종적으로 

선정했다. 뒤이어 운영위원회가 주요 질문에 대한 권고안 초안을 작성했고 2022 년 9 월 총괄 워크숍 중 



 

전체 위원의 폭넓은 논의를 통해 이를 더욱 다듬었다. 수정된 권고안은 2022 년 11 월 최종 설문조사를 

통해 최종 확정되었다. 집필위원회는 암 정밀의료 네트워킹 그룹(KPMNG) 분자 표적의 임상적 유용성 

척도(표 1)를 이용하여 암 유형별 치료 가능한 유전자를 분류했다. 표적 유전자의 치료 가능성 결정을 

위한 참고자료로 사례군 연구 및 2023 년 8 월 31 일까지 발표된 모든 단계(1 상, 2 상, 3 상)의 임상시험 

등이 활용되었다. 바스켓 임상시험의 일부였던 연구 또한 포함되는 것으로 고려되었다. 뿐만 아니라 

미국임상종양학회(American Society of Clinical Oncology, ASCO) 연례회의와 유럽종양학회(European 

Society for Medical Oncology, ESMO) 연례학술대회에서 발표된 임상시험의 주요 초록이 포함되었다. 

이후 유전자 목록과 각각의 참고문헌을 KCSG 와 KSP 산하 각 질병 분과에 공유하였고 위원회로부터의 

피드백과 의견이 반영되어 순위를 조정하였다. 해당 목록은 전체 위원회의 최종 검토 및 확인을 거쳤다. 

최종 권고안은 2023 년도 대한종양내과학회 및 대한병리학회 연례회의에서 각각 발표되었다. 해당 

권고안은 양 학회로부터 승인을 받았다. 

 

표 1. KPMNG 분자 표적의 임상적 유용성 척도(K-CAT) [1] 

단계 임상적 영향 근거 수준 

1 승인된 표준치료제가 있는 변이 MFDS, FDA, EMA 혹은 이에 동등한 규제기관의 약품 허가  

또는 전향적 무작위 3상 임상연구에서 생존 성적의 우월성이 입증된 

경우  
2 고려해야할 치료제가 있는 변이 전향적 1상/2상 임상연구에서 임상적 이득 (clinical benefit)a) 이 확인된 

경우  

3 임상연구 참여를 고려할 수 있는 

변이 

A: 해당 암종에서 시행된 후향적 연구 또는 사례군 연구에서 항암제의 

잠재적 임상적 이득이 확인된 경우 
  B: 타 암종에서 시행된 임상연구에서 항암제의 잠재적인 임상적 이득이 

확인된 경우  
4 전임상 연구에서 치료적 가능성을 

보이는 변이 

전임상 연구에서 잠재적 이득을 보였으나, 임상 데이터는 부족한 

경우 

G 종양조직 NGS 검사상 의심되는 

생식세포 유전자 변이 

종양조직 NGS 검사에서 생식세포 변이의 가능성이 의심되는 경우 

R 내성 예측 바이오마커 식품의약품안전처, 미국 식약처, 유럽 의약품청 등의 승인을 받은  

약제 내성 유전자 변이 

유럽의약품청(European Medicines Agency, EMA); 미국 식품의약국(U.S. Food and Drug Administration, 

FDA); KPMNG 분자 표적의 임상적 유용성 척도(K-CAT); 암 정밀의료 네트워킹 그룹(Korean Precision 

Medicine Networking Group, KPMNG); 식품의약품안전처(MFDS); 차세대염기서열분석(next-generation 

sequencing, NGS). a)2단계 근거를 뒷받침하는 전향적 1상/2상 임상시험에는 바스켓 임상시험과 같은 종양 

유형 전반을 대상으로 하는 임상시험이 포함된다. 이 경우, 전문가 합의를 통해 임상적 이득을 판단해야 할 

필요가 있다. 

 

 



 

3. 주요 질문 및 권고안 

 

1. 질문 1. 고형암에서 NGS 기반 유전자 패널검사가 권고되는 임상적 상황은 무엇인가? 

권고안 1. 전신 약물 치료가 가능한 진행성/전이성 고형암 환자에서 NGS 기반 유전자 패널 

검사를 권고한다. 

NGS 기반의 맞춤형 치료가 진행성 또는 전이성 암환자의 치료 결과를 개선시켜준다는 증거가 늘

어나고 있다[2-6]. 최근 연구에 따르면 가령 유방암과 같이 전통적으로는 NGS의 역할이 덜 규명되어 

있던 유형의 종양이라 하더라도 NGS 등의 포괄적인 유전체 분석을 통해 적절한 맞춤형 치료를 제공

했을 때 치료 결과가 개선되었다[7]. 

규제당국으로부터 승인을 받은 유전체 바이오마커 맞춤형 치료가 있을 경우, 진행성 또는 전이성 

고형암 환자를 대상으로 유전체 검사를 시행해야 한다. 예를 들어 비편평상피성 비소세포폐암

(NSCLC) 환자에게는 EGFR, ALK, ROS1, BRAF, MET, KRAS, ERBB2, RET 검사 등 여러 가지 유전체 검사

를 시행해야 한다. 다양한 유전자 검사가 필요한 경우에는 개별 유전자를 검사하는 것보다 NGS가 효

율적으로 종양조직을 이용할 수 있다. 미 국립 종합 암센터 네트워크(National Comprehensive Cancer 

Network) NSCLC 가이드라인에서도 NGS를 활용한 패널 기반 유전체 검사를 권고하고 있다 [8]. 또 

난소암, 전립선암, 췌장암과 같은 종양은 NGS을 활용한  다중유전자패널을 이용하는 것이 권장된다. 

이 같은 유형의 암의 경우, PARP(Poly ADP-Ribose Polymerase) 억제제 사용 시 상동재조합결핍(HRR) 

관련 유전자 검사가 필요하다. 치료 가능한 유전변이가 매우 드문 암종을 가진 암환자라 하더라도 암

종 불문 바이오마커를 고려하여 NGS를 권장한다. MSI-H/MMR-D, TMB-H, BRAF V600E, RET 융합, 및 

NTRK 융합이 암종 불문 바이오마커로 미 식품의약국(FDA) 승인을 받았다[9-20]. 한국의 경우, MSI-

H/MMR-D 종양 맞춤형 치료제와 NTRK 융합이 당국의 승인을 받았다. 

만약 임상적 이득이 있는 바이오마커 맞춤형 치료제가 아직 당국의 승인을 받지 못했다면 환자들

로 하여금 NGS의 분자 프로파일에 기반한 임상시험에 참여할 것을 강력히 권장한다. 우리의 목표는 

진행성 또는 전이성 암환자 개개인에게 최대한의 치료 옵션을 제공하는데 있다. NGS를 이용하여 치

료 가능한 유전자 변이를 발견할 가능성은 암 유형에 따라 다르다[2]. NGS의 잠재적 이득은 각 환자

마다 다를 수 있다는 점을 고려하여 의료진이 환자와 검사의 목적 및 한계를 논의하는 것이 매우 중

요하다. 뿐만 아니라 환자의 전신활동도와 동반질환, 사회경제적 여건 등의 요소를 이유로 전신치료

가 가능하지 않을 경우에는 NGS를 권장하지 않는다. 

 



 

권고안 2. 고형암의 병리학적 진단을 위하여 NGS 기반 유전자 패널검사를 권고할 수 있다.  

정확한 병리진단은 정밀 종양학의 근본적인 요소이며 고형암 환자의 예후를 예측하는데 있어서 중

요하다. 특히 최근 세계보건기구(WHO)에서 발표한 종양 분류에 따르면 유전자 변이로 규정되는 종

양의 진단이 점차 확대되고 있다. 그 결과 NGS 결과에 근거하여 최종 병리진단이 내려지는 사례가 

늘어나고 있다. 또한 유전자 변이 해석 시 널리 언급되는 OncoKB[21]는 유전자 변이를 ‘진단’ 수준 

Dx1(진단에 필요), Dx2(진단을 지원), Dx3(시험적 진단)으로 분류하는 방식으로 혈액암 진단에 관련된 

정보를 제공한다. 이 같은 추세는 고형암 진단 시에도 머지않아 반영될 것으로 예상된다. 골·연부조직 

육종, 신세포암, 중추신경계 종양을 예로 들어 이들의 진단 시 NGS 적용을 간략하게 논의하고자 한

다. 

1) 골·연부조직 육종 

절반 이상의 연부조직 육종과 약 4분의 1의 골 종양이 반복적인 유전자 변이를 갖고 있다는 점에

서[22], 분자분석은 골·연부조직 육종을 평가할 수 있는 강력한 진단도구이다. NGS 사용 시의 장점은 

다수 유전체 영역의 동시검사, 낮은 수준의 종양 샘플 요건, 결과의 직관적 시각화 등 몇 가지가 있

다[23]. 육종 진단 목적의 NGS 패널은 다양한 육종 유형의 유전자 변이를 아우르는 융합, 증폭, 결손 

및 점 돌연변이 등의 탐지를 위한 프라이머를 활용한다. 실제 진료 과정에서 병리학자들은 NGS가 감

별진단을 확증 또는 배제하는 방식으로 정확한 진단을 제공하는 사례를 접하곤 한다. 일부 사례는 심

지어 NGS 분석 후 현미경 검사 상에서 예상치 못한 새로운 진단으로 밝혀지기도 한다[24]. 

NGS 분석은 다음과 같이 골·연부조직 육종의 감별진단에 적용될 수 있다. (1) 저등급 중심부 골육

종(MDM2) vs. 섬유이형성증(GNAS), (2) 연골모세포형 골육종(염색체 불안정성) vs. 연골육종(IDH1/2), 

(3) 악성말초신경초종양(CDKN2A) vs. 비정형 신경섬유종, (4) 지방육종(MDM2) vs. 비정형 다형성 지방

종성 종양(RB1), (5) 포상횡문근육종(PAX3/7::FOXO1) vs. 배아형횡문근육종(RAS-MAPK 경로 상의 돌연

변이), (6) 불확실한 분화도의 종양(유잉 육종, EWSR1-비-ETS 융합이 있는 원형세포 육종, CIC-재조정 

육종, BCOR 유전자 변이가 있는 육종, 활막육종, 포상연부육종, 골외 점액성 연골육종, 연부조직의 투

명세포육종, 등). 

2) 신세포암 

NGS 기반 유전자 패널 검사는 분자적으로 정의된 신세포 암(RCC)의 병리진단 목적으로 권장될 수 

있다. 여기에는 최근 WHO의 2022년도 분류에 따라 푸마르산염 수산화효소(FH) 결핍 RCC, 석신산염 

탈수소효소(SDH) 결핍 RCC, TFE3 재배열 RCC, TFEB 재배열 또는 TFEB 증폭 RCC, ELOC (이전 TCEB1) 

변이 RCC, SMARCB1 (INI1) 결핍 RCC, ALK 재배열 RCC 등이 포함된다[25]. 이들 신장 종양의 분자 변

이는 다음과 같다. FH 결핍 RCC의 이중대립형질 FH 돌연변이/ 비활성화, SDH 결핍 RCC의 SDH 유전

자(가장 흔하게는 SDHB, 뒤이어 SDHA 및 SDHC, 그리고 드물게 SDHD) 가운데 하나의 비활성화 돌

연변이, TFE3 재배열 RCC의 TFE3 전위, TFEB 재배열 RCC의 TFEB 전위, TFEB 증폭 RCC의 TFEB 증폭, 

ELOC(이전 TCEB1) 변이 RCC 의 TCEB1 Y79에서만 일어나는 비활성화 돌연변이, SMARCB1(INI1) 결핍 



 

RCC 의 22q11.23 위치의 전위 또는 결손, ALK 재배열 RCC 의 ALK 전위. 추가하여 NGS 기반 유전자 

패널 검사는 특유의 분자 변이가 있으며 형태학적으로 규정된 신장 종양의 경우에도 권장될 수 있다. 

투명세포 RCC는 염색체 3p 결손과 더불어 나머지 VHL 유전자의 불활성화 돌연변이 또는 메틸화를 

특징으로 한다. 유두상 RCC는 흔히 염색체 7과 17 획득, Y 염색체 결손과 더불어 저등급 종양에서의 

MET 변이를 보여준다. 비염색 (chromophobe) RCC는 1, 2, 6, 10, 13, 17, 21 및 Y 등 다수의 염색체 

결손을 보인다. 호산성 고형 및 낭종 RCC는 TSC 유전자 돌연변이 또는 이중대립 형질 결손을 보일 

수 있다. 

 

3) 중추신경계 종양 

NGS과 같은 연구 기법이 개발됨에 따라 뇌종양의 분자적 및 임상병리학적 특성에 대한 이해는 크

게 발전해왔다. 이 같은 변화를 토대로 2016년 WHO 중추신경계(CNS) 종양 분류 개정본 제4판[26] 

및 cIMPACT-NOW[27] 발표 이후, 2021년 WHO CNS 종양 분류 제5판[28]에 WHO 뇌종양 분류 내 

종양의 분자유전적 특성이 모두 포함되었다. 2021년 CNS WHO 분류 상 신경교종, 신경교 신경세포종

양, 뇌실막세포종, 배아성 종양(수모세포종 등), 수막종과 같은 분자유전적 특성이 진단기준에 새롭게 

포함되었다. 진단기준에 포함된 분자유전적 특성은 단일 검사(염기서열분석, 형광제자리부합법 등)로 

식별할 수 있는 특징에서부터 특정 경로와 관련한 다양한 유전자를 통합적으로 식별해야 하는 특징 

외에도 염색체팔 수준의 복제 수 변이를 식별하는 특징까지 다양하다. 이들 특성을 모두 아우르기 위

해서는 NGS 검사가 필수적이다. 게다가 해당 분자 분류는 종양의 진단을 결정하고 나아가 치료 전략

을 결정하는 WHO 뇌종양 등급을 결정한다. NGS 검사 없이 기존의 조직병리학적 형태적 분류만 사

용할 경우 환자의 치료 전략을 잘못된 방향으로 이끌 수 있다. 

 

권고안 3. 고형암의 재발 혹은 약제 내성 발현시 NGS 기반 유전자 패널검사의 반복 시행을 

권고할 수 있다.  

다양한 발암 종양 유전자를 대상으로 표적 약제의 사용이 늘어나면 불가피하게 획득 내성이 발생

한다. 대표적으로 지난 10년에 걸쳐 3세대 표피성장인자 수용체(EGFR) 티로신 키나아제 억제제(TKI)

인 오시머티닙(Osimertinib)이 성공적으로 개발되었다[29]. 오시머티닙은 1세대 또는 2세대 EGFR TKI

를 이용한 치료에 실패했을 때 EGFR 의 codon 790에서 트레오닌의 메티오닌으로의 돌연변이 

(T790M 돌연변이)가 획득된 환자들을 위해 개발되었다[30]. 따라서 1세대 또는 2세대 EGFR TKI를 이

용한 치료가 실패했던 환자를 대상으로 치료 결정 시 EGFR T790M 변이를 탐지하는 것이 매우 중요

했다[8]. EGFR T790M 외에도 ERBB2 증폭, MET 증폭과 같은 다른 유형의 획득 내성 기전이 NGS를 

통해 밝혀졌다[31]. 이러한 내성 기전의 발견을 고려하여 최근에는 치료 중인 종양조직 외에도 액체

생검 샘플에서 획득 내성을 탐지하기 위해 NGS를 반복해서 이용하기 시작했다. 

일반적으로 획득 내성은 다음과 같이 두 개의 범주로 분류할 수 있다. 1) 표적 유전자 돌연변이와 

같은 표적 의존적 획득 내성, 2) 우회 경로의 유전자 변이와 같은 표적 비의존적 획득 내성[32]. EGFR 



 

T790M 돌연변이 외에도 EGFR C797S 돌연변이는 오시머티닙에 대한 가장 흔한 EGFR 의존적 내성 

기제 가운데 하나이다[33]. MET 증폭은 NSCLC의 종양유전자 주도 하위집단에서 우회 경로 내성 기

전의 또 하나의 유형이다[34]. 모든 NSCLC 사례의 3%~7%에서 발생하는 EML4::ALK 융합은 현재 치

료 경험이 없는 ALK 양성 NSCLC 환자를 위한 표준 치료제이자 2세대 ALK TKI인 알렉티닙(Alectinib) 

또는 브리가티닙(Brigatinib)으로 치료하고 있다[35-37]. 약제와 활성부위의 결합에 영향을 미치는 용

매선단 돌연변이 ALK G1202R은 가장 흔한 표적 의존적 돌연변이다[38]. NGS를 이용한 ALK G1202R 

돌연변이 탐지는 차후 롤라티닙(Lorlatinib)에 대한 주요 반응을 예측할 수 있게 해준다. NTRK 융합은 

암종 불문 발암 종양 유전자로 발견 확률이 고형암의 1%에도 미치지 못한다. 임상 진료에 라로트렉

티닙(Larotrectinib)과 엔트렉티닙(Entrectinib)이 도입됨에 따라 여러 표적 의존적 점 돌연변이가 NGS 

를 통해 확인되었다[19,20]. 리포트레티닙(Repotrectinib)(TPX- 0005)은 과거에 NTRK 표적 TKI로 치료

를 받았고 표적 의존적 TRK 돌연변이를 지니고 있는 환자를 상대로 항암 효능을 보였다[39]. 

2000년대 이후 NGS의 임상적 활용은 발암 종양 유전자 (driver oncogene) 탐지의 영역 너머로 확

대되어 왔다. 획득 내성과 관련한 새로운 표적 발견에 발판을 마련했고 차세대 표적치료제를 위한 잠

재적 표적으로의 귀중한 통찰력을 제공했다. 하지만 반복적인 NGS 검사에는 여러 제한점이 있음이 

분명하다. 이러한 제한점에는 비용의 증가, 반복적 종양 생검의 어려움, 시술 관련 위험성 등이 있다. 

뿐만 아니라 내성 단계에서 치료 가능한 표적을 찾을 가능성은 특정 암 유형 및 약제, 그리고 약제의 

가용성에 따라 편차가 있다. 그럼에도 불구하고 NGS가 표적치료제로 치료 실패를 경험했던 환자의 

후속치료 결정 시 중요한 역할을 할 수 있다는 점은 분명하다. 

 

2. 질문 2. 한국에서 적용 가능한 유전자 분류 수준을 어떻게 결정해야 하는가? 

NGS 기술의 발전으로 발암 돌연변이의 식별이 촉진되었고 암 치료에 있어서 조직 기반 

접근방식에서 분자 기반 접근방식으로의 전환이 촉발되었다. 그와 동시에 표적치료제가 등장하면서 

종양의 기원과 상관 없이 유전자 변이에 근거한 치료가 가능해졌다. “암종 불문 항암제”로 알려진 이 

개념은 최근 연구에서 유망한 결과를 보여주었고 암 표준치료에 있어서 중요한 요소가 되었다. 현재 

미 FDA 에서 승인한 암종 불문 항암제는 표 2 에 정리되어 있다[9-20, 40]. 

임상연구의 근거 수준과 임상적 이득을 모두 고려하여 위원회 위원들은 KPMNG 분자 표적의 

임상적 유용성 척도(K-CAT)를 활용하여 단계별로 각각의 암 유형에 대하여 치료 가능한 유전자를 

분류하였다. 또 우리는 자궁내막암의 POLE 과 같이 임상적으로 유의하여 검사가 필요한 특정 

유전자를 포함시켰다. NSCLC, 유방암, 식도암, 위암, 대장암, 두경부암, 췌장암, 담도암, 자궁내막암, 

요로상피암, 신장암의 치료 가능한 유전자 목록은 표 3~17 에 정리되어 있다[11-15,29,36,37,41-190]. 

각각의 표에는 1~3A 단계에 해당하는 유전자가 포함되어 있다. 

 



 

표 2. 미 FDA에서 승인한 종양 불문 항암제 승인을 받은 유전자 변이 목록 

유전자/변이 맞춤형 치료제 K-CAT 참고자료 

NTRK fusion 엔트렉티닙 

라로트렉티닙 

1 [19,20] 

BRAF V600E 다브라페닙+트라메티닙 

(대장암은 제외) 

1 [11-17] 

RET fusion 셀퍼카티닙 1 [18] 

MSI–H/MMR-D 펨브롤리주맙 1 [9,40] 

TMB-H 펨브롤리주맙 1 [10] 

 

 

3. 추가 주제 

1) 상동재조합결핍(HRD) 

유전체 불안전성은 암발생의 가장 흔한 특성 중 하나이고 DNA복구결손은 암의 특징 (cancer 

hallmarks) 중 하나로 알려져 왔다[191]. HRR은 DNA 이중가닥 절단 및 DNA interstrand crosslinks 

복구 시 기능하는 일련의 상호 연관된 경로이다[192]. HRR 과정에 관여하는 중요한 유전자로는 

BRCA1, BRCA2, RAD51, RAD51C, RAD51D, ATM, ATR, PALB2, MRE11, NBS1, BARD1, CHEK1, CHEK2 

등이 있다[193,194]. 단, HRR 과정과 연관이 있는 것으로 알려진 유전자 목록은 지속적인 연구를 

통해 계속해서 바뀌고 있다는 사실에 주목해야 한다. HRR 경로 상의 결함은 유방암, 난소암, 

전립선암, 췌장암 등 여러 암과 연관이 있었고[117,142,153,195] HRD는 종양이 백금 기반 화학요법과 

PARP 억제제에 더욱 민감하게 만들 수 있다[196,197]. 따라서 이들 약제가 제공하는 임상적 이득을 

극대화하기 위해서는 HRD 상태를 결정하기 위한 방법을 개발하는 것이 중요하다. 

HRD 분석을 위해 사용 가능한 검사는 다음의 세 가지 주요 범주로 나뉜다:  (1) HRD 의 원인 관련 

검사 (돌연변이/메틸화 염기서열분석), (2) 현재의 상동 재조합 상태 (기능 검사), (3) 이전 HRD 노출 

(유전체 반흔). 각각의 암 유형 (난소암, 유방암, 췌장암, 전립선암)에는 다른 검사가 필요하다. 

난소암과 유방암에 대한 PARP 억제제 반응을 예측하는데 있어서는 생식세포 BRCA 1/2 돌연변이 

검사가 유용하다[76,143-146,198]. 난소암의 경우, 종양(생식세포와 체세포 통합)과 더불어 체세포 

BRCA 1/2 돌연변이 검사는 PARP 억제제 치료의 이득이 있는 환자 집단을 높은 신뢰도로 

식별함으로써 양호한 임상적 타당성을 제공한다[146-148]. 난소암의 경우, PARP 억제제 반응을 

예측하기 위한 목적의 BRCA 가 아닌 각각의 HRR 유전자에 대한 돌연변이 검사의 이득과 관련한 

근거는 여전히 불충분하다. BRCA 1/2 돌연변이가 없는 난소암 환자의 PARP 억제제 반응을 예측하는 

데에는 유전체 불안전성 점수(Genomic Instability scores, GIS) 또는 이형접합성 소실(LOH) 점수를 

활용한 HRD 검사가 유용하다[142,144,146]. 

현재까지 PARP 억제제 반응을 예측하기 위한 HRD 기능 검사를 시행하는 것의 이득에 대한 

근거는 불충분하다. 그러나, HRR 유전자 검사 및 유전체 검사와 함께 HRD 기능 검사를 사용하는 



 

것의 잠재력은 평가되어야 한다. HRD 상태를 평가할 수 있는 다수의 NGS 검사법이 있었지만 

임상적으로 인정 받은 검사는 극소수이고 평가 기준과 같은 해당 검사법의 기술적 세부사항은 

불확실하다. 전장유전체시퀀싱(WGS), 전장엑솜시퀀싱(WES), 표적 시퀀싱 등 다양한 유형의 NGS 

데이터를 이용하여 HRD 상태를 측정하고자 다양한 방법론적 접근이 제안되었다[203,204]. 하지만 

통합적인 척도의 부재는 여전히 그 신뢰성과 일관성을 검증하는데 있어서 도전과제로 남아 있다. 

WGS 가 아직 HRD 진단에 승인되지 않았지만 머지않아 HRD 진단을 위한 유망한 도구가 될 

가능성이 있다. 

2) 고빈도-현미부수체 불안정성/불일치 복구 결함 

MSI-H/MMR-D 는 면역관문억제제(ICI) 치료의 적합성을 가늠할 수 있는 중요한 바이오마커가 

되었다. 이는 미 FDA 가 종양 유형과 상관 없이 절제 불가능하거나 전이성인 MSI-H/MMR-D 고형암 

환자를 치료할 목적으로 ICI 를 승인한 결과이다[9,40,205]. NGS 가 등장하기 전에는 환자의 종양 및 

대조군 비종양조직 내 특정 현미부수체 부위에 대한 중합효소 연쇄반응(PCR) 기반 평가가 최적의 

방법으로 받아들여졌다. 그럼에도 불구하고 PCR 기반의 MSI 검사는 선택된 현미부수체 

부위(일반적으로 5~8 곳)가 모든 영향을 받은 현미부수체 부위를 검사할 수 없기 때문에 경우에 

따라 잘못된 결과를 내놓을 우려가 있다[206]. 그렇지 않으면 MLH1, MSH2, MSH6, PMS2 와 같은 

MMR 단백질의 IHC 를 통해 MMR-D 를 유추할 수 있다. MMR-결함 종양은 대부분 MMR 단백질 

발현의 소실을 보이기 때문이다. 하지만 IHC 방식의 MMR-D 탐지에는 한계가 있다. MMR 유전자의 

병원성 미스센스 돌연변이 또는 프레임 내 삽입/결손 돌연변이를 지닌 특정 종양은 여전히 온전한 

MMR 단백질 발현을 보일 수 있고 염색이 제대로 되지 않은 경우 해석상의 오류가 발생할 수 있다. 

NGS 는 현재 임상 현장에서 널리 사용되고 있기 때문에 NGS 가 임상 현장에서 MSI-H/MMR-D 

탐지에 사용될 수 있는지 여부를 놓고 연구가 진행되어 왔다. 다수의 검증 연구 결과 NGS 가 MMR 

유전자에 영향을 미치는 병원성 돌연변이 또는 병원성일 가능성이 있는 돌연변이를 정확하게 탐지할 

수 있고 MMR-D 여부를 신뢰할 수 있는 수준으로 결정할 수 있다는 사실이 입증되었다. 따라서 

NGS 가 표준 PCR 기반 MSI 검사를 대체할 수 있다는 점에 의견이 일치하고 있다. NGS 는 다양한 

방식으로 MSI-H/MMR-D 를 탐지할 수 있다[207]. NGS 데이터를 활용하여 MSI-H/MMR-D 를 탐지할 

수 있는 여러 계산도구가 있는데 mSINGS [208], MSIsensor [209], MANTIS [210], MOSAIC [211] 등이 

그것이다. 더욱이 NGS 는 환자의 대조군 정상조직이 없는 상황에서도 MSI-H/MMR-D 를 탐지할 수 

있다[212,213]. 게다가 NGS 검사를 통해 탐지한 병원성 또는 병원성일 가능성이 있는 MMR 유전자 

돌연변이는 린치 증후군(Lynch syndrome) 진단을 위해 생식세포 유전자 검사를 받아야 할 후보자를 

선별하는데 사용될 수 있다. 마지막으로 NGS 기반 MSI-H/MMR-D 검사는 MMR IHC 또는 PCR 기반 

MSI 검사를 정기 검사로 수행하지 못한 종양 유형의 면역요법 적합성 관련 정보를 제공할 수 있다. 

3) NGS 패널을 활용한 TMB 분석 

ICI 는 오래 지속되는 항종양 면역반응을 강화해주고 생존기간을 연장시킬 수 있다[214]. 하지만 

일부 환자만이 면역요법에 극적인 반응을 보이기 때문에 면역요법에 반응하는 환자를 구별하기 



 

위해서는 programmed death-ligand 1 (PDL 1) 발현, MSI-H/MMR-D 및 TMB-H 와 같은 반응예측 

바이오마커를 찾는 것이 필수적이었다[215-217]. TMB 는 유전체 염기서열의 메가베이스(Mb) 당 

체세포 돌연변이(mut) 수로 정의된다[217]. TMB 는 주조직적합성 복합체(MHC)에 대해 종양세포 

표면에 면역원성 네오펩타이드가 보이도록 하는 대리지표이며 MHC 는 ICI 에 대한 항종양 

면역반응에 영향을 미친다[218,219]. 

  2020 년 6 월 미 FDA 는 FoundationOneCDx 검사에 의해 확인된 TMB-H (≥ 10 mut/Mb) 고형 

종양을 가진 성인 및 소아 환자를 대상으로, 절제 불가능하거나 전이성 질환이며 이전 치료 후 

질병이 진행되었고 만족스러운 치료 대안이 없는 경우 팸브롤리주맙(Pembrolizumab)을 

승인했다[220]. 따라서 TMB 결과값을 결정하고 TMB-H 종양을 식별하는 것은 임상적 NGS 분석에 

있어서 매우 중요한 측면이다. 

비록 TMB 산출이 검사별로 편차가 있을 수 있지만 최적의 TMB 추산 방법은 종양조직과 대조군 

정상조직 샘플을 이용한 WES 이다. 하지만 WES 는 임상현장에 적용하기에 시간과 비용 측면에서 

제약이 따르므로 임상에서 사용하는 표적 NGS 패널 검사로부터 TMB 를 산출할 수 있는 분석방법 

및 알고리즘이 개발되었다[221,222]. 표적 NGS 패널 검사는 보통 엑손 부위의 매우 제한적인 

크기(약 1~2 Mb)만을 담당하므로 잡음 변이 및 포르말린 고정 조직으로 인한 artifact 를 걸러 내기 

위해 정교한 생물정보학 알고리즘과 통계방법이 적용되어야 한다. 현재 국내에서 대다수 표적 

유전자 패널로 수행되고 있는 종양 단독 시퀀싱의 경우, TMB 과대평가를 피하기 위해 공개 

데이터베이스의 유전체 정보 또는 일반인들의 대립유전자 빈도 관련 데이터를 활용하여 생식세포 

변이를 걸러낸다. 여러 연구 결과, 표적 NGS 패널 검사를 통해 평가된 TMB 와 분석기법을 활용하여 

WES 로 산출된 TMB 사이에 높은 상관관계가 있음이 밝혀졌다[221,222]. 

현재 병원에서 활용 중인 표적 유전자 패널은 변이 검출을 위한 분석 도구가 저마다 다르고 TMB 

산출에 사용할 변이를 선택하기 위해 다양한 필터링 기준을 적용하기 때문에 TMB 결과값이 

검사별로 편차가 있고 TMB-H 기준 또한 다양하다[223]. 또한 TMB 결과값의 분산 및 TMB-H 기준은 

심지어 동일한 패널로 TMB 를 산출하는 경우라 하더라도 종양 유형별로 다르다. 일반적으로 TMB-H 

종양을 정의할 때 TMB 가 10 mut/Mb 이상인 것으로 잡았으나 신뢰할 수 있는 TMB-H 값은 검사 

패널마다 다를 수 있고 TMB 추정치를 해석할 때 주의를 기울여야 한다. 일부 연구에서는 

보수적으로 17-20 mut/Mb 의 TMB 가 TMB-H 이자 면역요법 후보가 되는 것으로 여겨진다[224]. 

그러므로 종양 NGS 패널로 TMB 분석을 더욱 정밀하게 적용하기 위해서는 검사 패널간 TMB 분석 

표준화, 다양한 검사를 통한 TMB-H 종양 검증, 신뢰할 수 있는 TMB-H 기준 수립이 필요할 것이다. 

4) 혈액샘플을 이용한 ctDNA 기반 유전자 패널 검사의 임상적 유용성 및 제약 

고형암에서 식별되며 약물치료가 가능한 종양 유전자가 늘어나고 있기 때문에[225] ctDNA 기반 

접근방식은 종양조직 유전자형의 식별을 촉진하기 위한 대안적 접근방식으로 사용될 수 있다. 

하지만 ctDNA 는 다양한 분석 전 요인 및 분석 방법론의 영향을 받을 수 있다[226]. ctDNA 탐지율이 



 

종양 부하와 밀접한 관련이 있고 ctDNA 의 혈장 수준, 검사 민감도, 종양의 생물학적 특징 등 

다양한 요인의 영향을 받기 때문에 ctDNA 검사에서 음성의 결과가 나왔다고 해서 꼭 실제로 음성인 

것을 의미하지는 않을 수 있다. 특히 ctDNA 분석은 종양세포에서 추출한 DNA 상에서만 수행되므로 

낮은 분석 민감도가 발생할 수 있다[227]. 최근 연구에 따르면 유전자 융합 및 접합 변이는 RNA 

전사체로 염기서열 분석할 때 상대적으로 높은 탐지율을 보인다[228,229]. 또한 복제수변이(CNV)의 

경우, ctDNA 분획에 대한 의존도 때문에 CNV 의 존재 여부를 결정하는 것이 여전히 

도전과제이다[230,231]. 그러한 이유에서 ctDNA 기반 검사 보고서에는 임상의가 해당 보고서를 문제 

없이 해석할 수 있도록 분석 전 요소, 염기서열 분석결과, 생식세포 변이와 관련한 잠재적 요인, 

검사의 제약 등의 필수요소가 포함되어야 한다[232]. 

ctDNA 기반 유전형 분석은 조직 유전형 분석에 상호보완적으로 또는 특정 상황 하에서는 첫 번째 

선택으로 이용될 수 있다. ctDNA 기반 유전형 분석은 조직 기반 유전형 분석과 비교했을 때 짧은 

처리시간, 침습성, 추적관찰의 실현가능성 측면에서 장점이 있다[233-235]. 조직 기반 유전형 분석은 

조직 접근성 또는 종양 순도에 따라 영향을 받을 수 있는 제약이 있다. 따라서 빠르게 성장하는 

공격성 종양에서 샘플 확보가 어렵거나 지연될 것으로 예상되는 경우, 1 차 유전형 분석 방법으로 

ctDNA 기반 유전형 분석을 진행할 수 있다. 추가적으로 새로운 내성 기전 평가를 목적으로 ctDNA 

기반 유전형 분석을 먼저 시행하는 방식이 선호될 수 있다[236]. 또한 ctDNA 기반 유전형 분석은 

종양 유전형 분석이 불완전하거나 불확실한 조직 적정성 때문에 부적절한 결과가 예상되는 경우에 

보완적 방법으로서 조직 기반 유전형 분석과 동시에 또는 순차적으로 활용될 수 있다[237]. 

ctDNA 염기서열에 대한 유전형 분석에 앞서 예후 바이오마커로 혈장내 세포 유리 DNA (cell-free 

DNA, cfDNA) 농도를 이용할 수 있다[238,239]. ctDNA 검사의 민감도는 종양의 원발 부위와 종양 

유형에 따라 다르며 임상 목적으로 ctDNA 검사 적용 시 고려되어야 한다[240]. 마찬가지로 종양의 

전이 부위는 ctDNA 탐지에 영향을 미치며 ctDNA 검사 활용 시 고려되어야 한다[241]. 그 외에도 

ctDNA 검사를 통해 평가된 MSI-H/MMR-D 및 TMB-H 는 폭넓게 연구 되었다 [242-244]. ctDNA 를 

이용한 MSI 탐지와 TMB 산출의 정확성을 개선하고 ctDNA 검사로 평가한 MSI-H/MMR-D 및 TMB-

H 의 신뢰성 있는 기준을 설정할 수 있다면 ctDNA 검사 활용은 더욱 확대될 것으로 예상된다. 

 

 

 

 

 

 



 

표 3. 진행성 비소세포폐암의 K-CAT에 따른 1/2/3A 단계 유전자 변이 목록 

유전자 변이 유병률(%) K-CAT 참고자료 

EGFR Exon 19 in-frame deletions, L858R, 
G719X, L861Q, S761I 

30-46 1 [41-45] 

 T790M 50 (of treated EGFR 
mutant NSCLC) 

1, R [29,46,47] 

 Exon 20 in-frame insertion 3 1 [48,49] 
BRAF V600E 2-4 1 [12,13,50] 
ALK Rearrangement/Fusions 3-5 1 [36,37,51,52] 
KRAS G12C 13 1 [53,54] 

MET Exon 14 in-frame deletions 3-4 1 [55,56] 
 Exon 14 splice mutations    
 Amplification 3-5 2 [56] 

RET Rearrangement/Fusions 1.7 1 [57,58] 
ROS1 Rearrangement/Fusions 2.6 1 [59,60] 
ERBB2 Exon 20 in-frame insertion 2.3 1 [61-64] 

 Amplification 2.4-38 2 [65,66] 

 

표 4. 진행성 유방암의 K-CAT에 따른 1/2/3A 단계 유전자 변이 목록  

유전자 변이 유병률(%) K-CAT 참고자료 

ERBB2 Amplification 15-20 1 [67-71] 
 Oncogenic mutations 4 2 [72,73] 

PIK3CAa) Oncogenic mutations 30-40 1 [74,75] 
BRCA1/2 Germline oncogenic mutations 4 1 [76,77] 

BRCA1/2b) Somatic oncogenic mutationsc) 3 2 [78-80] 
PTEN Oncogenic mutations 7 2 [81,82] 

ESR1 Oncogenic mutations  
(mechanism of resistance) 

10 R [83] 

AKT1 E17K 5 2 [82,84] 

PALB2d) Germline oncogenic mutations 0.5-1 2 [79,85] 

a) 호르몬 수용체 양성, HER2 음성이고 E542K, E545A, H1047R, H1047Y, Q546E, H1047L, Q546R, E545G, 

E545D, E545K, C420R 등의 돌연변이가 있는 유방암에만 적용된다. 이 범주에 포함되지 않은 다른 발암 

돌연변이들도 있으나 다른 돌연변이가 PI3K 억제제 치료에 대한 반응과 관련이 있는지 여부는 알려져 있지 

않으므로 주의가 필요하다. b) 생식세포 BRCA 돌연변이가 있는 환자를 상대로 PARP 억제제 3상 임상시험이 

진행되었고 그 치료효과가 확인되었다. 일부 연구에서는 체세포 BRCA 돌연변이가 있는 환자를 상대로 

PARP 억제제의 효과가 보고되었고 체세포 종양 염기서열분석은 여러 생식세포 BRCA 돌연변이를 식별할 

수 있다. c) BRCA 1/2 외에도 ATRX, BLM, BRIP1, CHEK2, FANCA/C/D2/E/F/G/L, MRE11A, NBN, PALB2, RAD50 

등 상동재조합결핍과 관련한 여러 유전자가 존재한다. 비록 각 유전자의 발견 빈도는 매우 낮지만 모두 

합칠 경우 모든 유방암에서 발견되는 비율은 약 8%에 이른다. d) 유방암 환자의 HRD와 관련하여 다수의 

생식세포 돌연변이가 존재하지만 본 표에는 가장 빈번하게 발생하는 생식세포 발암 돌연변이 두 가지만 

포함하였다. 

 

표 5. 진행성 식도암의 K-CAT에 따른 1/2/3A 단계 유전자 변이 목록 

유전자 변이 유병률(%) K-CAT 참고자료 

ERBB2 Amplification 3.9-10 2 [86] 

 
 
 
 



 

표 6. 진행성 위암의 K-CAT에 따른 1/2/3A 단계 유전자 변이 목록 

유전자 변이 유병률(%) K-CAT 참고자료 

ERBB2 Amplification 15 1 [87-89] 
FGFR2a) Amplification 5 2 [90] 
MET Amplification 2-5 2 [91] 
EGFR Amplification 5-10 3A [92] 

ctDNA, 순환종양 DNA. a) ctDNA 분석에 의한 FGFR2b 과발현 또는 FGFR2 증폭. 

 

 

표 7. 진행성 대장암의 K-CAT에 따른 1/2/3A 단계 유전자 변이 목록 

유전자 변이 유병률(%) K-CAT 참고자료 

KRAS Oncogenic mutations 40 R [93,94] 
NRAS Oncogenic mutations 3-5 R [95,96] 
BRAF V600E 5-10 1 [96-98] 
Mismatch 
repair 
deficiency 

MSI-H/MMR-D 4-5 1 [99,100] 

ERBB2 Amplification 4-5 1 [101] 
KRAS G12C 3 2 [102,103] 
POLE Exonuclease domain mutations 1-3 2 [104-106] 

 

 

표 8. 진행성 두경부암의 K-CAT에 따른 1/2/3A 단계 유전자 변이 목록 

유전자 변이 유병률(%)a) K-CAT 참고자료 

NOTCH1, 2, 3 Oncogenic mutations 10-12 2 [107,108] 
ERRB2 Amplification 30-40 2 [109-111] 
FGFR1, 3 Amplification/Oncogenic 

mutations 
1-7 2 [112-114] 

MET Amplification 1 3A [115,116] 

a)  상기 유병률은 두경부암의 다양한 하위 유형 가운데 대표적인 하위 유형의 유병률이다. 
 

표 9. 진행성 췌장암의 K-CAT에 따른 1/2/3A 단계 유전자 변이 목록 

유전자 변이 유병률(%) K-CAT 참고자료 

BRCA 1/2 Germline oncogenic mutations 1-4 1 [117,118] 
PALB2 Oncogenic mutations 0.6 2 [118] 
KRAS G12C 2-3 2 [119,120] 
PIK3CA Oncogenic mutations 3 3A [121] 
ERBB2 Amplification/mutations 1-2 3A [72,122] 
ALK Rearrangement/Fusions < 1 3A [123] 
NRG1 Rearrangement/Fusions 1 3A [124] 
ROS1 Rearrangement/Fusions < 1 3A [125] 

 

 

표 10. 진행성 담도암의 K-CAT에 따른 1/2/3A 단계 유전자 변이 목록 

유전자 변이 유병률(%) K-CAT 참고자료 

IDH1 Oncogenic mutations 10-23 1 [126,127] 
FGFR2 Rearrangement/Fusions 8-14 1 [128-130] 
BRAF V600E 5 1 [14,15] 
ERBB2 Amplification 10 2 [131-133] 

 



 

표 11. 진행성 자궁내막암의 K-CAT에 따른 1/2/3A 단계 유전자 변이 목록 

유전자 변이 유병률(%) K-CAT 참고자료 

ERBB2 Amplification 30 (uterine serous 
carcinoma) 

2 [134] 

AKT1 E17K 2 2 [84] 

POLEa) Oncogenic mutations 5-15 NA [135,136] 
TP53a),b) Oncogenic mutations 5-15 NA [135] 

a) 분자 분류에 기초한 자궁내막암의 보조 치료. b) p53 소실 검출에 있어서 NGS의 제한적 coverage를 고려하면 IHC를 

병용하는 접근방식이 권장된다. TCGA 접근방식을 취하게 되면 자궁내막암(EC)은 다음과 같이 네 개의 서로 다른 분자 

그룹으로 계층화된다[137]; (1) 초돌연변이형(> 100 mut/Mb)]이며 DNA 중합효소 엡실론(POLE) 초돌연변이(POLEmut)의 

엑소뉴클레아제 도메인에 병원성 변이가 있는 하위 그룹, (2) 과돌연변이형(10-100 mut/Mb)이며 현미부수체가 불안정한 

하위 그룹, (3) 체세포 복제 수가 높고 TP53의 병원성 변이 빈도가 높은 하위 그룹, (4) MMR가 정상이고 체세포 복제 수 

변경이 낮으며 돌연변이 부하가 낮은 하위 그룹. 이들 대리지표에 관한 포괄적 연구 결과 임상 경과와의 높은 

상관관계가 확인되었고 그에 따라 이들의 예후 가치가 입증되었다[138-140]. POLEmut 자궁내막암은 대체적으로 탁월한 

임상 경과를 보인 데 반해 p53-abn 자궁내막암은 위험 범주, 보조 치료 유형, 종양 유형 또는 등급과 상관 없이 가장 

나쁜 경과를 보였다. 보조화학요법은 p53mut 자궁내막암 환자에게 도움이 되는 한편 POLEmut 자궁내막암 환자를 

대상으로는 치료의 단계적 축소를 모색하고 있으며[138] 이는 양호한 결과를 보이고 있다[141]. 결과적으로 모든 EC 

병리검체는 조직학적 유형과는 상관 없이 표적 종양 시퀀싱(POLE 핫스팟 분석)과 더불어 p53 및 MMR 단백질(MLH1, 

PMS2, MSH2, MSH6)에 대한 IHC 염색을 활용하여 분자 분류를 거쳐야 한다. 현재 국내에서는 POLE 핫스팟 분석이 

불가능하고 대부분의 NGS 패널이 POLE 유전자를 포함하고 있지만 이는 권고안에 포함되어 왔다. 더욱이 IHC가 p53 

돌연변이 식별에 있어서 확실한 역할을 수행하고 있고 p53 기능의 모든 소실을 식별하기에 TP53에 대한 NGS 표적 

시퀀싱이 불충분하므로 NGS 검사보다도 p53에 대한 IHC 확인이 우선사항으로 권장된다. 

 
 

표 12. 진행성 난소암의 K-CAT에 따른 1/2/3A 단계 유전자 변이 목록 

유전자 변이 유병률(%) K-CAT 참고자료 

BRCA 1/2 Oncogenic mutations 5-15 1 [142-149] 
HRD score GIS, LOH 50 1 [142-

144,146,148] 
AKT1 E17K 2 2 [84] 

GIS, 유전체 불안정성 점수; HRD, 상동재조합결핍; LOH, 이형접합성 소실. 

 

표 13. 진행성 요로상피암의 K-CAT에 따른 1/2/3A 단계 유전자 변이 목록 

유전자 변이 유병률(%) K-CAT 참고자료 

FGFR3 Oncogenic mutations 
Rearrangement/Fusions 

13-15 1 [150] 

FGFR2 Rearrangement/Fusions Unknown 1 [150] 
ERCC2 Oncogenic mutations 9-12 3A [151,152] 

myChoice CDx (미리어드제네틱스社)의 GIS 는 LOH 점수, 대규모 전이(large-scale transitions), 텔로미어 대립유전자 

불균형(telomeric allelic imbalance, TAI)의 총합이며 HRD 양성 여부를 결정하는 GIS 기준은 42 로 

정해졌다[199,200]. 지금까지 GIS 는 난소암과 관련하여 1 차치료 무작위배정 대조군 임상시험에서 평가된 유일한 

유전체 반흔 검사이다[142,143]. LOH 검사(FoundationOne CDx, 파운데이션메디신社)는 NGS 를 활용하여 유전자 

LOH 비율을 결정하고 16% 이상일 때 LOH 가 높은 것으로 규정하고 있으며 암 게놈 아틀라스(TCGA) 데이터를 

참조한다[201]. 전이성 췌장암의 경우, 1 차 백금 기반 화학요법 후 종양이 진행되지 않은 환자의 유지 치료로서 

PARP 억제제의 잠재적 이득을 평가할 때 생식세포 BRCA 1/2 돌연변이 검사가 권장된다[117]. 

 

 



 

표 14. 진행성 전립선암의 K-CAT에 따른 1/2/3A 단계 유전자 변이 목록 

유전자 변이 유병률(%) K-CAT 참고자료 

BRCA2 Germline and/or somatic  
oncogenic mutations 

3-13 1 [153,154] 

BRCA1 Germline and/or somatic  
oncogenic mutations 

1 1 [153,154] 

ATM Oncogenic mutations 6-7 1 [153,154] 
BRIP1, BARD1, Oncogenic mutations < 1-5 1 [153,154] 

 

 

표 15. 진행성 신장암의 K-CAT에 따른 1/2/3A 단계 유전자 변이 목록 

유전자 변이 유병률(%) K-CAT 참고자료 

VHL Germline oncogenic mutations 0.2 1 [155] 
FH Germline oncogenic mutations 0.5 3A [156,157] 
ALK Rearrangement/Fusions 0.3-0.5 3A [158] 

 

 

표 16. 진행성 흑색종의 K-CAT에 따른 1/2/3A 단계 유전자 변이 목록 

유전자 변이 유병률(%) K-CAT 참고자료 

BRAF V600E/K 35-50 1 [11,159-162] 
 V600 (V600E/K 제외) ~5 1 [163] 

KIT D579del and 12 other 
oncogenic mutations 

1-7 2 [164,165] 

NRAS Oncogenic mutations ~20 2 [166,167] 
BRAF Rearrangement/Fusions 3-7 3A [168,169] 

 K601, L597 < 1 3A [170-173] 

 

 

표 17. 진행성 육종의 K-CAT에 따른 1/2/3A 단계 유전자 변이 목록 

유전자 변이 유병률(%) K-CAT 참고자료 

KIT Oncogenic mutations ~75-80 (GIST) 1 [174,175] 
PDGFRA Oncogenic mutations ~8-10 (GIST) 1 [175-177] 
PDGFB Rearrangement/fusions,  

mostly PDGFB::COL1A1 

~90 (DFSP) 1 [178-179] 

ALK Rearrangement/Fusions ~50 (IMT) 1 [180-182] 

SMARCB1 Deletion ~83 (ES) 2 [183] 
IDH1 Oncogenic mutations ~65 (chondrosarcoma) 2 [184] 
TSC2 Oncogenic mutations ~30 (PEComa) 2 [185,186] 
MDM2 Amplification ~90 (WDLPS/DDLPS); 

Frequent in IS, low grade OSA 
2 [187,188] 

CDK4 Amplification ~90 (WDLPS/DDLPS); 
Frequent in IS, low grade OSA 

2 [187,189] 

MET Oncogenic mutations  
Rearrangement/fusion 

Amplification 

< 1 2 [190] 

GIST, gastrointestinal stromal tumor; DFSP, Dermatofibrosarcoma protuberans; ES, Epithelioid sarcoma; IMT, 
Inflammatory myofibroblastic tumor. WDLPS/DDLPS, Well-differentiated/de-differentiated liposarcoma; IS, intimal 
sarcoma; OSA, osteosarcoma 

 



 

4. 결론 

 

NGS 기반 유전자 검사는 진행성 고형암 환자 치료에 있어서 필수적인 도구가 되었다. 본 권고안에서는 

해당 환자를 상대로 NGS 검사를 적용하기 위한 임상적 권고안을 제시한다. 특히 진단 목적의 NGS 

사용에 관한 전문가 의견과 K-CAT 에 따른 유전자 분류를 제공하였으며 국내 의료 상황을 반영하여 

기술하였다. 암 유전체학의 발전과 새로운 치료법의 등장으로 인하여, 기존의 유전자 분류는 계속 

변화하고 있으며 NGS 활용도 계속해서 발전할 것으로 기대된다. 이에 따라 의료진과 연구자들은 최적의 

환자 치료 제공 및 암 연구에서의 진전을 위해 정밀종양학 분야의 최신 동향에 뒤쳐지지 않도록 힘써야 

할 것이다.  
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